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Introdugio:

Neisseria meningitidis (Nm), agente etiolégico da Doenga Meningocdci-
ca (DM), ¢é classificada em 12 sorogrupos com base na variacdo antigéni-
ca do polissacarideo capsular, sendo 6 sorogrupos patogénicos (A, B, C,
W, X e Y). Estudos vém sendo realizados para o desenvolvimento de uma
vacina ndo-polissacaridica capaz de abranger estes 6 sorogrupos, princi-
palmente por conta do sorogrupo B, cujo polissacarideo apresenta pouca
imunogenicidade. Foram selecionadas, por vacinologia reversa, proteinas
potencialmente imunogénicas da membrana externa do meningococo para
o estabelecimento de uma vacina contra o sorogrupo B. Formulou-se en-
tdo a vacina 4CMenB, composta pelos antigenos “factor H binding protein”
(fHbp), “Neisseria adhesin A” (NadA) e “Neisseria heparin-binding anti-
gen” (NHBA), além da PorA P1.4 oriunda da vesicula de membrana exter-
na. Esses antigenos sdo também expressos por cepas de outros sorogrupos
e dados limitados indicam protecdo vacinal contra essas cepas, porém, essa
prote¢do ainda néo estd totalmente determinada. Em 2010, a companhia
farmacéutica produtora da vacina (GSK) estimou uma cobertura vacinal
de 81% no Brasil. A duracdo da protecdo da 4CMenB, como uma nova va-
cina, ainda ndo estd determinada.

Objetivo:

Analisar a variabilidade genética dos genes nad A, fHbp, nhba e porA em amos-
tras de Nm dos sorogrupos B e C, isoladas de 3 estados brasileiros, no periodo
de 2010 a 2015 e comparar com as variantes presentes na vacina 4CMenB.

Metodologia:

A amplificagdo dos genes foi realizada com auxilio dos iniciadores descritos
no banco de dados PubMLST. O sequenciamento foi realizado na Plataforma
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de Sequenciamento do PDTIS/FIOCRUZ. As sequéncias foram submetidas ao
banco de dados “Neisseria Sequence Typing Home Page” para defini¢do das re-
gides varidveis.

Resultado:

Foram incluidas 44 amostras, 81,8% pertencendo ao sorogrupo C e 18,2% ao
sorogrupo B. Essas amostras foram isoladas de casos de DM de 3 estados bra-
sileiros: Pernambuco (84%), Rio de Janeiro (13,7%) e Sdo Paulo (2,3%). Das 44
amostras, foram observadas as seguintes variantes: alelos 1, 5, 25, 97, 109, 151,
169, 264,277,311, 650,789,832 e 1136 da fHbp, alelo 1 e 2/3 da nadA, alelos 4,
13, 15, 22, 32, 85, 87, 111, 123, 144, 334 ¢ 628 da NHBA, alelos 7-1, 7-33, 7-4,
7-42,18-1, 18-7, 19, 19-15, 19-36 e 22 da regido variével 1 da PorA e alelos 1,
1-10, 14-6, 15-35, 15-39 e 34-2 da regido varidvel 2 da PorA.

Das cepas do sorogrupo B e C analisadas, 25% e 8,3% apresentaram a V1 da
fHbp, respectivamente.

Conclusio:

Os resultados obtidos até o momento sugerem que, entre os antigenos da va-
cina, apenas a variante 1 da proteina fHbp estd presente nas cepas estudadas e
fortemente associada ao sorogrupo B, demonstrando uma grande variabilida-
de genética dos alvos vacinais e sugerindo a inviabilidade da vacina 4CMenB
sobre o sorogrupo C.
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